昆虫 学 报 4cta Entomologica Sinica, May 2013 ,356(S) : 9534 -560 ISSN 0454-6296 


海南 岛 中 华 蜜蜂 遗传 多 样 性 的 微 卫 星 DNA 分 析 
徐 新 建 ， 周 折 婧 ， 朱 翔 杰 ， 周 冰峰 ， 


(福建 农林 大 学 蜂 学 学 院 , 福州 350002) 


摘要 : 为 了 解 海 南 岛 中 华 蜜蜂 Apis cerana cerana 的 遗传 多 样 性 和 遗传 结构 及 其 与 大 陆 种 群 的 关系 , 本 研究 应 用 10 
个 微 卫星 DNA 标记 对 海南 岛 11 个 地 点 627 个 蜂 群 的 627 头 工蜂 样本 和 大 陆 2 个 地 点 102 个 蜂 群 的 102 头 工蜂 样 
本 进行 了 分 析 。 结 果 表 明 : 海南 岛 中 华 蜜蜂 遗传 多 样 性 较 高 , 单个 位 点 检测 到 等 位 基因 5 ~17 个 ; 各 种 群 平 均等 
位 基因 数 为 4.5 ~7.0 个 , 平均 杂 合 度 为 0.59 ~0.65。 海南 岛 中 华 蜜蜂 在 10 个 位 点 上 表现 出 相似 遗传 结构 , 文昌 
和 屯 昌 种 群 在 AT101 位 点 的 等 位 基因 频率 较 特殊 。 岛 内 - 岛 外 中 华 蜜蜂 的 遗传 分 化 系数 fsr 范 围 为 0.06 ~ 0. 13; 
文昌 、 屯 昌 种 群 分 别 同 海南 岛 内 其 他 9 个 种 群 的 Fsr(0.06 ~0.12) 大 于 这 9 个 种 群 间 的 Fsr(0 ~0.05)。 海 南 岛 中 
华 蜜 蜂 同 邻近 大 陆 种 群发 生 了 明显 的 遗传 分 化 ; 除 文 昌 、 屯 昌 种 群发 生 中 等 程度 的 分 化 外 , 海南 岛 内 其 他 种 群 之 
间 遗 传 分 化 较 小 。 本 研究 结果 对 海南 岛 中 华 蜜蜂 资源 的 保护 和 合理 利用 具有 重要 的 指导 意义 。 
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Microsatellite DNA analysis of genetic diversity of Apis cerana cerana in 


Hainan Island, southern China 

XU Xin-Jian, ZHOU Shu-Jing, ZHU Xiang-Jie, ZHOU Bing-Feng” ( College of Bee Science, Fujian 
Agriculture and Forestry University, Fuzhou 350002, China) 

Abstract: To assess the genetic diversity and genetic structure of Apis cerana cerana populations in 
Hainan Island, southerm China and their relationship with the mainland populations, 627 individual 
workers from 627 colonies in 11 localities of Hainan Island and 102 individuals from 102 colonies in two 
localities of mainland China were genotyped using 10 microsatellite DNA loci. The results showed a high 
level of allelic diversity with 9 — 17 alleles across all the loci and an average of 4.5 -7.0 alleles per locus 
across Hainan Island populations. The mean expected heterozygosity (He) values across all samples 
ranged from 0. 99 to 0.65. The populations from Hainan Island showed similar allelic structure pattern at 
ten loci, but Wenchang and Tunchang populations shared a unique allelic pattern at AT101. The Fy 
between Hainan Island populations and adjacent mainland ones ranged from 0. 06 to 0. 13. The 天 of 
Wenchang and Tunchang compared to other nine island populations ranged from 0. 06 to 0. 12, which was 
larger than that between the nine island populations (F,, =0 -0.05). The results showed Hainan Island 
A. c. cerana populations diverged from the neighboring mainland ones. Both Wenchang and Tunchang 
populations showed a higher level of differentiation from other nine island populations among which slight 
differentiation occurred. This study provides a theoretical support for efficiently preserving Hainan 
indigenous A. c. cerana as a genetic resource for future utilization. 
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海南 岛 地 处 热 市 、 亚 热 市 , 属 热 市 湿润 季风 气 。 分 布 ( 杜 秀 末 等 , 2004), 岛 内 列 藏 着 大 量 适 应 热带 
候 , 海南 岛 中 部 山区 , 四 周 台地 , 地形 呈 环形 层 状 ” 雨林 气候 和 当地 蜜源 的 中 华 蜜蜂 Apis cerana cerana。 
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琼州 海峡 是 生物 基因 交流 的 天 然 屏 障 , 使 得 海南 岛 
形成 了 当地 特有 中 华 蜜蜂 资源 。 咏 内 中 华 蜜蜂 在 中 
国 东 方 蜜蜂 中 个 体 最 小 , 具有 分 蜂 性 强 ， 群 势 小 ， 
另 逃 群 , 耐 热 等 生物 学 特性 ( 杨 冠 得 , 1982; 1984)。 
数 十 年 来 , 海南 咏 中 华 蜜蜂 的 不 断 选 育 和 岛 外 大 陆 
中 华 蜜蜂 的 引入 , 可 能 改变 了 海南 当地 中 华 蜜 蜂 资 
源 的 遗传 多 样 性 和 遗传 结构 , 保存、 保护 和 合理 利 
用 这 一 宝贵 的 当地 蜂 种 资源 具有 重要 意义 。 

海南 岛 中 华 蜜蜂 同 大 陆 中 华 蜜蜂 遗传 分 化 已 得 
到 较 广 泛 认同 , 利用 CO 部 分 基因 序列 、 核 DNA- 
AFLP 和 Cytb 基因 等 分 析 均 认为 海南 岛 中 华 蜜蜂 与 
大 陆 中 华 蜜蜂 存在 遗传 差异 ( 姜 玉 锁 等 ,2007a， 
2007b; 高 月 飞 等 ,2008 ) 。 一 般 而 言 , 蜜蜂 咏 赎 种 
群 表现 出 遗传 多 样 性 较 低 、 同 大 陆 种 群 存在 遗传 分 
化 等 规律 (Smith and Hagen，1996; Sittipraneed et 
al., 2001a, 2001b; Songram et al., 2006; 朱 翔 杰 等 ， 
2009) 。 由 于 海南 岛 面积 三 、 生 境 多 样 化 ,所 以 咏 
内 中 华 蜜蜂 的 遗传 结构 和 遗传 多 样 性 可 能 不 同 于 一 
般 的 品 屿 种 群 , 杨 冠 焊 (1984) 认为 海南 岛 的 可 林 蜂 
和 山地 蜂 的 形态 和 生物 学 特性 出 现 差 异 , 提示 岛 内 
中 华 蜜 蜂 存 在 分 化 ; 周 妹 婧 等 (2012 ) 发 现 岛 内 中 华 
蜜蜂 的 tRNA“-CO 开 序列 遗传 多 样 性 较 丰 富 。 

前 人 对 海南 咏 中 华 蜜蜂 的 研究 涉及 的 采样 点 和 
样本 数量 较 少 , 或 是 仅 依据 线粒体 DNA 研究 结果 ， 
提供 信息 量 小 , 难以 全 面 认识 海南 鸟 中 华 蜜蜂 遗传 
多 样 性 和 遗传 结构 现状 。 微 卫星 DNA 具有 数量 多 、 
分 布 广 、 多 态 性 丰 寅 、 呈 备 德 尔 共 显 性 遗传 、 匈 于 


检测 等 优 操 , 已 被 应 用 于 蜜蜂 种 群 的 遗传 多 样 性 、 
种 群 壮 传 结构 分 化 和 亲缘 关系 等 方面 的 研究 ( 绢 文 
君 等 ，2009，2012) ， 而 目前 尚未 见 利 用 微 卫 星 
DNA 研究 海南 岛 中 华 蜜蜂 的 报道 。 为 了 全 面 了 解 
海南 岛 中 华 蜜蜂 资源 现状 及 其 与 大 陆 种 群 的 遗传 关 
系 , 本 人 研究 采集 海南 岛 内 不 同 区 域 的 中 华 蜜蜂 样 
本 , 以 广东 、 广 西 来 源 的 样本 为 对 照 , 选用 10 个 微 
卫星 DNA 标记 对 所 有 样本 的 遗传 多 样 性 、 遗 传 结 
构 进 行 分 析 ， 以 期 为 海南 岛 中 华 蜜蜂 资源 的 保护 和 
利用 提供 部 分 基础 资料 。 


1 材料 与 方法 


1.1 实验 材料 

样本 采 上 自 海 口 市 、 港 迈 县 、 低 州 市 、 文 昌 市 、 
号 昌 市 、 昌 江 黎 族 目 治 县 、 开 中 黎族 苗族 目 治 县 、 
乐 东 黎族 自治县、 万 宁 市 、 保 党 黎族 苗族 上 自治 县 和 
三 亚 市 等 岛 内 11 个 样 点 627 群 中 华 蜜蜂 。 为 外 选 
取 岛 外 的 广东 从 化 56 群 和 广西 南宁 46 群 中 华 蜜蜂 
作为 对 照样 本 ( 表 1)。 海 南 岛 中 华 蜜蜂 由 于 无 蜂 
区 、 城 市 或 农业 耕作 区 的 隔离 导致 分 布 区 不 连续 ， 
以 方圆 15 km 为 一 个 种 群 单元 , 采样 种 群 单元 之 间 
相距 30 km 以 上 。 每 个 种 群 中 选取 无 外 来 蜂 种 的 蜂 
场 或 分 散 的 半 野 生 原 始 蜂 群 取样 , 每 群 取 30 ~50 头 
工蜂 样本 下 接 浸泡 在 无 水 乙醇 中 并 于 - 80Y 保存 。 
每 个 蜂 群 取 1 头 工蜂 用 于 微 卫 星 DNA 分 析 
(Sittipraneed et al., 2001a; 彭 文 君 等 , 2009, 2012 ) 。 


表 1 海南 岛 及 其 岛 外 中 华 蜜蜂 样本 信息 


Table 1 Information of samples from Hainan Island and mainland China 


种 群 代码 采集 点 地 理 坐 标 海拔 (m) 生境 样本 量 ( 群 ) 
Population code Locality Geo-coordinates Altitude Habitat Sample size (colonies) 
HK 海口 Haikou 19°54.254’'N, 110°16.799°'E 72 丘陵 Hilly areas 50 
CM 洪 近 Chengmai 19°49.748'N, 109°53. 353 叶 223 丘陵 Hilly areas 22 
DZ 人 稀 州 Danzhou 19°31.646'N, 109°15.754'E 69 丘陵 Hilly areas 130 
WC 文昌 Wenchang 19°32.626'N, 110°52. 689°'E 224 椰 林 Coco forest 50 
TC 屯 昌 Tunchang 19°17.506’'N, 110°10. 089'E 198 丘陵 Hilly areas 53 
QZ 琼 中 Qiongzhong 19°07.690’'N, 109°59. 197°'E 333 山区 Mountain areas 92 
CJ 昌江 Changjiang 19°05.211’'N, 109°07. 532'E 435 山区 Mountain areas S1 
LD 乐 东 Ledong 18°40. 837’N, 108°50. 359°E 221 山区 Mountain areas 16 
WN 万 宁 Wanning 18°42.409’N, 110°21.010'E 28 丘陵 Hilly areas 55 
BT 保 亭 Baoting 18°34.676'N, 109°37. 309°E 93 丘陵 Hilly areas 55 
SY 三 亚 Sanya 18°24.361’'N, 109°24. 580°'E 227 丘陵 Hilly areas 53 
CH 从 化 Conghua 23°34. 105’'N, 113°43.085'E 347 山区 Mountain areas 56 
NN 南宁 Nanning 22°45.527'N, 108°19.302'E 85 丘陵 Hilly areas 40 
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1.2 微 卫 星 DNA 扩 增 和 分 型 

利用 UNIQ-10 基因 组 DNA 抽 提 试剂 盒 ( 生 工 
生物 工程 有 限 公 司 ) 提取 单 头 蜜蜂 的 基因 组 DNA。 

采用 蜜蜂 中 和 常用 的 10 个 微 卫 星 DNA 位 点 
| Acl, Ac2, Ac3, Ac5, Ac26, Ac27, Ac35 
(Takahashi et al., 2009 ), Ap085, Ap313, AT101 
( Michel er al., 2007) ] 对 每 头 蜜 蜂 基 因 组 进行 分 析 。 
微 卫星 DNA 的 PCR 扩 增 体系 : 模板 DNA 30 ~50 
ng; 10 x Buffer ( 含 Mg '*), 2 nL; dNTPs (2. 5 
mmol/L) ，1 pL; 上 下 游 引物 (10 pmol/L), 1 pL; 
rTaq 酶 1 U, 超 纯 水 加 至 体积 20 kwL。 所 有 PCR 试 
剂 购 于 宝生 物 工程 ( 大连 ) 有 限 公 司 。 

PCR 程序 : 95Y 预 解 链 5 min 后 进行 30 个 循 
环 , 每 个 PCR 循环 中 94C 变 性 50 s, 退火 30 s( 退 
火 温度 依 引 物 而 定 ) 和 72 人 延伸 30 s。 最 后 72% 延 
伸 10 min, 4% 保存 。 

帘 灾 光标 记 的 PCR 产物 在 ABI 3730 xl 目 动 测 
序 仪 上 进行 等 位 基因 扫描 ,等 位 基因 大 小 采用 
Genemapper V4.0 软件 分 析 ( 上 海天 骏 生 物 技 术 有 
限 公司 )。 

1.3 数据 统计 与 分 析 

采用 FAST3.4 软件 统计 10 个 位 点 的 等 位 基因 
数 (N,)、 等 位 基因 丰富 度 (4r) 。 采 用 Microsatellite 
Toolkit 软件 统计 海南 岛 内 中 华 蜜蜂 10 个 微 卫 星 位 
点 等 位 基因 频率 、 各 位 点 的 多 态 信息 售 量 (PIC)、 
期 望 杂 合 度 ( He) 等 遗传 多 样 性 参数 。 

采用 在 线 软件 Genepop v3.6 对 海南 岛 内 外 所 
有 样本 的 各 位 扣 进 行 哈 - 温 平衡 检验 ; 采用 
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Arlequin3. 11 软件 计算 海南 岛 内 外 种 群 间 分 化 系数 
Fsr; 采用 Poptree2 软件 计算 各 种 群 之 间 Nei 氏 距 离 
(Da) 并 依据 未 加 权 类 平均 法 (UPGMA ) 对 种 群 进行 
聚 类 , 重 抽 样 Bootstrap 默认 值 为 1 000。 


2 结果 与 分 析 


海南 岛 中 华 蜜蜂 遗传 多 样 性 

海南 鸟 中 华 蜜蜂 10 个 微 卫 星 位 点 共 检 测 到 
101 个 等 位 基因 , 各 位 点 的 遗传 变异 程度 不 等 , 单 
个 位 点 检测 到 5 ~ 17 个 等 位 基因 。10 个 位 点 的 等 
位 基因 丰富 度 5.00 ~16.85, 平均 为 10.04( 表 2)。 

海南 岛 内 中 华 蜜蜂 种 群 10 个 微 卫 星 DNA 位 点 
平均 检测 到 等 位 基因 数 4.5 ~7.0 个 。 屯 昌 和 琼 中 
种 群 平均 等 位 基因 数 为 7.0 个 , 高 于 其 他 种 群 ; 万 
宁 、 港 迈 和 乐 东 种 群 的 平均 等 位 基因 数 最 低 , 分 别 
为 4.9, 4.8 和 4.5 个 ( 表 2)。 

海南 岛 内 内 各 种 群 在 10 个 微 卫 星 位 点 平均 多 
态 信 息 含 量 PIC 值 为 0.33 ~0.81, 其 中 Acl (文昌 
种 群 除外 )，Ac3，Ac5,，Ac26,Ac27 和 Ap085 等 6 
个 位 点 在 各 种 群 中 的 PIC 值 均 大 于 0.50, 处 于 高 度 
多 态 水 平 , 能 较 好 提供 海南 岛 中华 蜜 蜂 的 遗传 多 样 
性 信息 ; 在 Ac2，Ac35，Ap313 和 AT101 等 4 个 位 
点 上 PIC 值 多 数 情况 小 于 0.50, 处 于 中 度 多 态 水 平 
( 表 3)。 

海南 岛 中 华 蜜蜂 各 种 群 的 10 个 微 卫 星 位 点 的 平 
均 期 望 杂 合 度 He 为 0.59 ~0.65, 遗传 多 样 性 较 丰 寅 
( 表 4) 。 


2.1 


海南 岛 中 华 蜜蜂 10 个 微 卫 星 位 点 等 位 基因 数 


Table 2 Allele number of 10 microstellite loci of Apis cerana cerana from Hainan Island 


表 2 

位 点 Locus Na Ar HK CM DZ 
Acl 5 5.00 4 3 4 
Ac2 8 7.92 5 4 4 
Ac3 10 9.95 7 7 8 
Ac5 8 7.98 5 5 6 
Ac26 8 7.95 5 5 6 
Ac27 17 16. 85 9 6 12 
Ac35 16 15.81 4 4 7 
Ap085 13 12.90 10 8 11 
Ap313 7 7.00 3 2 4 
AT101 9 8.99 6 4 6 
平均 值 Mean 10.10 10.04 5.8 4.8 6.8 

标准 差 SD 3.96 3.98 2.25 1.81 2.82 


5.6 
2.41 


TC QZ CJ LD WN BT SY 
3 3 3 3 3 4 3 
6 7 6 3 3 3 6 
8 7 8 8 7 8 7 
3 3 3 4 3 6 6 
6 3 6 3 6 7 3 
12 10 12 3 6 10 8 
9 10 6 2 4 6 10 
10 11 8 7 8 9 11 
4 6 3 3 2 4 3 
6 4 3 3 6 6 

7.0 7.0 6.1 4.5 4.9 6.5 6.5 

2.62 2.58 2.73 1.90 1.91 2.01 2.64 


N4 : 各 微 卫星 位 点 所 检测 到 等 位 基因 数 Number of alleles per microsatellite locus; 4r: 等 位 基因 丰富 度 Allelic richness. 下 表 同 The same for the 


following tables. 


5 期 徐 新 建 等 : 海南 岛 中 华 蜜蜂 遗传 多 样 性 的 微 卫 星 DNA 分 析 557 
表 3 海南 岛 中 华 蜜蜂 10 个 微 卫 星 位 点 多 态 信息 含量 PIC 值 
Table 3 PIC values of 10 microstellite loci of Apis cerana cerana from Hainan Island 
位 点 Locus HK CM DZ WC TC QL CJ LD WN BT SY 
Acl 0.58 0.54 0.57 0.45 0.55 0.91 0.51 0.57 0.54 0.51 0.54 
Ac2 0.91 0.47 0.45 0.59 0.61 0.91 0.48 0.47 0.54 0.46 0.44 
Ac3 0.78 0.73 0.63 0.66 0.73 0.78 0.77 0.78 0.71 0.72 0.73 
Ac5 0.68 0.67 0.71 0.61 0.71 0.71 0.74 0.67 0.68 0.71 0. 00 
Ac20 0.60 0.64 0.67 0.66 0.58 0.61 0.65 0.65 0.64 0.65 0.69 
Ac27 0.79 0.58 0.75 0.68 0.75 0.79 0.78 0.60 0.60 0.81 0.79 
Ac35 0.38 0.36 0.34 0.26 0.53 0.45 0.39 0.35 0.37 0.50 0.55 
Ap085 0.86 0.80 0.79 0.84 0.80 0.83 0.77 0.78 0.77 0.78 0. 80 
Ap313 0.35 0.18 0.34 0.40 0.30 0.32 0.26 0.39 0.20 0.30 0.22 
AT101 0.24 0.33 0.40 0.38 0.52 0.48 0.49 0.49 0.34 0.51 0.54 
表 4 海南 岛 中 华 蜜蜂 10 个 微 卫 星 位 点 在 各 种 群 中 的 期 望 杂 合 度 He 

Table 4 Expected heterozygosity (He) of 10 microstellite loci of Apis cerana cerana from Hainan Island 
位 点 Locus HK CM DZ WC TC QL CJ LD WN BT SY 
Acl 0.66 0.63 0.64 0.55 0.62 0.60 0.60 0.66 0.63 0.59 0.61 
Ac2 0. 99 0.57 0.52 0.66 0.67 0.57 0.54 0.57 0.62 0.53 0.51 
Ac3 0.82 0.78 0.68 0.69 0.76 0.81 0.80 0.84 0.75 0.77 0.77 
Ac5 0.74 0.74 0.75 0.68 0.75 0.75 0.79 0.74 0.73 0.76 0.71 
Ac20 0.65 0.69 0.71 0.70 0.62 0.65 0.69 0.72 0.68 0.70 0.74 
Ac27 0.82 0.66 0.78 0.72 0.78 0.82 0.81 0.67 0.66 0.84 0. 82 
Ac35 0.48 0.39 0.36 0.30 0.57 0.50 0.43 0.47 0.41 0.56 0.58 
Ap085 0.88 0.84 0.82 0.86 0. 83 0. 85 0.81 0.83 0.80 0.81 0. 88 
Ap313 0.42 0.21 0.40 0.47 0.35 0.35 0.31 0.49 0.23 0.34 0.25 
AT101 0.26 0.36 0.45 0.43 0.59 0.55 0.56 0.56 0.37 0.56 0.61 
平均 值 Mean 0.63 0.59 0.61 0.61 0.65 0.64 0.63 0.65 0.59 0.65 0.65 
标准 差 SD 0.06 0.07 0.05 0.05 0. 04 0.05 0.06 0. 04 0.06 0.05 0.06 

2.2 海南 岛 中 华 蜜蜂 遗传 结构 等 位 基因 ax 和 azw 为 主 , 其 频率 之 和 近 80% ; 在 


海南 名 内 中 华 蜜蜂 种 群 多 数位 点 上 的 基因 型 频 
率 符 合 哈 - 温 平 衡 ， 偏离 哈 - 温 平衡 位 点 多 表现 出 厅 
合子 缺少 。110 个 种 群 -位 点 组 合 中 有 73 个 组 合 符 
合 哈 - 温 平衡 (P >0.05), 37 个 组 合 偏离 人 
(P<0.05)。 其 中 所 有 种 群 在 Acl 和 Ac2 位 点 上 
因 型 频率 符合 哈 - 温 平衡 (P >0.05)。 

海南 岛 中 华 蜜蜂 各 种 群 在 9 个 位 点 上 遗传 结构 
相似 , 除 Ap085 位 点 外 ,各 位 点 上 主要 分 布 一 种 或 
两 种 等 位 基因 , 等 位 基因 频率 达 50% 以 上 。 文 昌 和 
屯 虽 中 华 密 蜂 在 AT101 位 点 上 表现 出 较 特殊 的 遗 
传 结构 。 

除 乐 东 种 群 外 , 海南 咏 各 种 群 在 Acl 位 点 上 以 


Ac2 位 点 上 as 和 al 比例 之 和 大 于 80% ; 在 Ac3 
位 点 以 aa ，as 或 as 为 主 , 其 比例 之 和 大 于 3509% ; 

在 Ac5 位 点 以 ap 和 ax 为 主 , 其 比例 之 和 大 于 
60% ; 在 Ac26 位 点 以 a 为 主 ， 约 占 各 种 群 基因 频 
率 的 50% ; 多 数 种 群 在 Ac27 位 点 上 的 aitgs 和 aiw 比 
例 之 和 这 50% 以 上 ,海口 和 三亚 种 群 的 aue 和 an 
比例 之 和 达 50% 以 上 ,遗传 结构 较 特 殊 ; 在 Ac35 
位 点 上 以 等 位 基因 ax 为 主 , 占 各 种 群 比例 大 于 
60% ; 除 乐 东 种 群 外 , 海南 岛 各 种 群 在 Ap085 位 点 
上 共享 8 个 低频 率 的 等 位 基因 ; 各 种 群 在 Ap313 位 
点 上 的 aas 占 65% 以 上 ; 海南 铝 9 个 种 群 在 AT101 
位 点 上 as 占 各 目 50% 以 上 ， 而 文昌 和 屯 昌 种 群 中 
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的 az 为 主要 等 位 基因 。 群 , 分析 发 现 这 2 个 种 群 的 等 位 基因 数 较 少 , 遗传 


2.3 ”海南 岛 中 华 蜜蜂 遗传 分 化 

海南 岛 内 中 华 蜜蜂 同 大 陆 中 华 蜜蜂 表现 出 中 度 
遗传 分 化 , Fs 值 为 0.06 ~0.13。 海 南 岛 内 不 同 种 
群 间 的 中 华 蜜 蜂 遗 传 分 化 较 小 , 仅 文 昌 和 屯 昌 同 岛 
内 其 他 种 群 存在 中 度 遗 传 分 化 , 岛 内 11 个 种 群 间 
遗传 分 化 系数 Fsr 值 为 0~0.12, 文昌 、 屯 昌 种 群 分 
别 同 其 他 各 种 群 的 Fsr 值 在 0.06 ~0.12 之 间 , 均 大 
于 岛 内 其 他 9 个 种 群 间 的 Psr 值 (0 ~0.05)。 

根据 13 个 种 群 间 Nei 氏 遗 传 距离 构建 UPCMA 
树 显示 , 广东 从 化 和 广西 南 末 中 华 蜜蜂 首先 聚 为 一 
文 , 海南 岛 中 华 蜜蜂 聚 为 一 大 文 ; 海南 岛 内 中 华 蜜 
蜂 再 分 两 文 , 文昌 种 群 和 屯 昌 种 群 相聚 为 一 文 ， 岛 
内 其 他 9 个 种 群 相聚 为 坟 一 文 (图 1)。 
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图 1 海南 岛 以 及 广东 从 化 、 广 西南 宁 中 华 蜜蜂 种 群 
Nei 氏 遗 传 距离 的 UPGMA 聚 类 图 
Fig. 1 UPGMA dendrogram for Apis cerana cerana from 
Hainan Island, Conghua of Guangdong province and Nanning 
of Guangxi province based on Nei s genetic distance 


种 群 代码 参见 表 1 。Population code see Table 1. 
‘人 
3 讨论 


3.1 样本 量 对 种 群 代表 性 的 影响 

样本 量 大 小 可 能 影响 到 种 群 等 位 基因 数量 和 路 
传 结构 真实 性 。 一 般 而 言 ，30 个 样本 是 种 群 微 卫 
星 分 析 所 和 需 最 小 样本 量 ( 辣 路 娜 等 , 2004) , 蜜蜂 种 
群 遗 传 学 研究 中 样本 量 多 为 24 ~ 50 (De la Rta et 
al.，2003 ; 2006; i et ol.,，2011 ) 。 本 研究 在 海南 岛 
采集 11 个 种 群 共 627 群 蜜蜂 ,其 中 9 个 种 群 的 样 
本 量 达 50 群 以 上 。 充 足 的 样本 量 为 客观 地 反映 海 
南 岛 中 华 蜜蜂 种 群 遗 传 现状 提供 了 保证 , 本 研究 中 
乐 东 和 港 迈 种 群 的 采样 难度 大 , 分别 采 到 16 和 22 


结构 表现 出 一 定 特殊 性 , 可 能 是 小 样本 检测 和 统计 
分 析 上 的 误差 导致 代表 性 不 足 。 
3.2 海南 岛 中 华 蜜蜂 的 遗传 多 样 性 
已 有 的 报道 显示 ,岛屿 密 蜂 种 群 的 遗传 多 样 性 
一 般 较 低 。 对 Madeira 品 、Azores 群岛 西方 蜜蜂 ( De 
la Raa et al., 2003 , 2006 ) 和 泰国 Samui 岛 东 方 蜜蜂 
的 微 卫 星 标记 分 析 均 发 现 遗 传 多 样 性 较 低 
( Sittipraneed et al.，2001b ) 。 本 研究 中 除 澄 迈 和 乐 
东 种 群 外 , 岛 内 其 余 9 个 种 群 中 华 蜜蜂 平均 等 位 基 
因为 4.9 ~7.0 个 , 平均 杂 合 度 0.59 ~0.65, 说明 
了 海南 岛 内 中 华 蜜蜂 总 体 遗 传 多 样 性 较 高 。 这 一 结 
果 与 海南 岛 中 华 蜜蜂 tRNA”-CO 开 序列 分 析 结 果 相 
一 致 ( 周 妹 婧 等 , 2012 ) 。 海 南 岛 中 华 蜜蜂 遗传 多 样 
性 较 高 的 原因 可 能 有 二 : 其 一 , 海南 岛 约 34 000 
km ， 岛 屿 面积 大 , 文昌 、 地 昌 、 仆 州 、 保 亭 和 三 亚 
等 地 生境 适宜 容纳 较 大 中 华 蜜蜂 种 群 ， 能 维持 较 高 
种 群 遗 传 多 样 性 ; 其 二 , 实地 考察 中 了 解 到 , 海口 和 
琼 中 等 地 不 断 地 从 大 陆 引 入 蜂 群 ， 岛 外 蜜蜂 的 等 位 
基因 的 渗入 可 能 引起 当地 种 群 遗传 多 样 性 的 升 高 。 
3.3 ”文昌 中 华 蜜蜂 遗传 结构 特点 
海南 文昌 特有 椰 林 生境 下 的 中 华 蜜蜂 具有 独特 
的 生物 学 特性 : 个 体 小 , 耐 热 , 善于 利用 当地 椰 树 
化 粉 , 党 蜂 快 ,维持 群 势 小 ( 杨 冠 笨 ，1982，1984 ) 。 
文昌 中 华 密 蜂 吻 分 蜂 ,， 蜂 群 达 到 饭碗 大 小 就 开始 分 
蜂 , 被 当地 称 作 “ 碗 碗 蜂 ”。 文 昌 中 华 蜜蜂 mtDNA 
单 倍 型 种 类 不 同 于 咏 内 其 他 地 区 分 布 的 单 倍 型 也 证 
实 了 文昌 中 华 蜜蜂 的 特殊 性 ( 周 妹 录 等 , 2012) 。 本 
研究 发 现 文 昌 中 华 蜜蜂 遗传 结构 较 特殊 , 在 AT101 
位 点 上 ax 的 比例 达 73% , 同 咏 内 其 他 种 群发 生 了 
中 度 的 分 化 。 这 可 能 是 文昌 中 华 蜜蜂 发 生 了 等 位 基 
因 固定 , 在 海滨 椰 林 生境 下 形成 一 个 独立 种 群 。 文 
昌 中 华 蜜蜂 是 海南 岛 椰 林 生 境 下 的 特有 种 质 资源 ， 
应 对 其 关注 并 给 予 保护 。 
3.4 海南 岛 中 华 蜜蜂 遗传 结构 稳定 性 
通过 形态 学 ( 杨 冠 焊 ，2000 )、 核 DNA-AFLP 
( 姜 玉 锁 ，2007a) 和 tRNA“-COII 部 分 基因 序列 的 
研究 ( 姜 玉 锁 ，2007b; 高 鹏 飞 ，2008; 周 妹 婧 等 ， 
2012) , 认为 海南 中 华 蜜蜂 由 于 长 期 隔离 形成 了 一 
独特 类 群 。 本 人 研究 较 全 面 的 样本 分 析 发 现 , 海南 咏 
中 华 蜜蜂 同 大 陆 种 群 的 微 卫 星 DNA 遗传 结构 达到 
中 等 分 化 , 进一步 证 实 了 海南 岛 中 华 蜜蜂 同 大 陆 窄 
蜂 发 生 遗 传 分 化 的 结论 , 推测 琼州 海峡 的 隔离 对 于 
中 华 蜜蜂 遗传 分 化 起 到 了 重要 作用 。 
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长 期 隔离 的 海南 岛 中 华 蜜蜂 形成 了 其 上 自身 特有 
的 遗传 结构 ， 人 为 引入 市 来 的 岛 外 基因 流 可 能 引起 
岛 内 种 群 遗 传 结 构 不 稳定 。 外 来 的 等 位 基因 能 否 适 
应 和 保留 下 来 , 还 需要 经 历 自然 选择 和 随机 漂 变 的 
过 程 。 如 琳 再 无 大 陆 中 华 蜜蜂 基因 引入 , 经 历 一 定 
的 时 间 才 能 重新 形成 岛 内 中 华 蜜蜂 稳定 的 遗传 结 
构 ; 如 果 继 续 引 入 咏 外 中 华 蜜蜂 , 岛 内 的 中 华 蜜蜂 
遗传 结构 将 一 直 趋 于 不 稳定 状态 。 从 保护 中 华 蜜 蜂 
种 质 资源 角度 出 发 , 应 禁止 引入 岛 外 中 华 蜜蜂 , 优 
先 保护 和 利用 岛 内 本 土 中 华 蜜蜂 资源 。 
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